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現田葉子 ･薄井裕美 (総合研究大 ･生命体科学)
昨年度までの研究で,霊長類MHCクラスⅠ迫伝子群について,ヒトと新世界ザルの共通阻先で各々
の種の遺伝子のレパートリーが既に形成されていたこと,しかし祖先を共通にする遺伝子の発現パター
ンが,ヒトと新世界ザルで異なる可能性を示してきた.本研究では複数の新世界ザルMHCクラスⅠ遺
伝子の発現パターンをさらに詳しく比較するため,フサオマキザル1個体の牌臓,小腸,皮膚,血球か
らmRNAを抽出し,クラスⅠ遺伝子を特異的に増幅するRT-PCRを行った.各器官で増幅したRT-PCR
庄野をエクソン4-8の塩基配列により,ヒトの古典的クラスⅠ遺伝子と共通祖先を持つ遺伝子と非古典
的クラスⅠ遺伝子と共通祖先を持つ遺伝子の2つのグループに分類した.古典的クラスⅠ遺伝子と非古
典的クラスⅠ遺伝子の大きな違いの一つは,前者が汎組織的に発現するのに対して,後者が組織特異的
-145-
